




Author(s)中島, 伸介; 白井, 宏樹; 黒田, 正孝; 木寺, 詔紀; 肥後, 順一;中村, 春木





































ペプチ ドは､アミノ酸配列に応 じて種々のβ-ターン構造を形成する｡ ターン構造を記
述する2つのパラメータによって2次元の自由エネルギー ･プロファイルを措き､各準
安定状態での自由エネルギー､エンタルピー､エントロピーを算出した｡アミノ酸配列
に応 じて観測される各β-ターン構造は､経験則による傾向性と良 く一致 していた｡ま
た､水和に伴う各熱力学量を算出したところ､分子の溶媒露出表面積による解析との良
い相関を得た｡I
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